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　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　Cel⊥cycleがどの様に制御されているかということは
　二の度・我々は・生体中プロスタグランジン類　生命体にとって最も重要であり、その中でもDNA複
（％s）の，高速液体クロマトグラフ質量分析計（しひ　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　製開始機構の分子レベルでの解明が必須である。DNAMS）による新分析法を開発したので報告する．
　まずPGの分子内に存在する水酸基を無水酢酸と　複製開始のinitiat。rはDnaA　proしeinであること
ビリジン下にアセチル化し，Sep－Pak　C、，により　　は明らかとなったが、その制御機構は未解決である。
部分精製した・これをNucleosil　5C・8－ODSカラム　我々はdiaden。sine　5’，5’”一P1，P‘一tetraph。sphate
を装着したHPLCに注入し・アセトニトリル／0・IM　　（Ap4A）がDnaA　pr◎teinと結合すること、次いで複製
丁丁アンモニウムバッファーを移動相として溶出tr一。この溶出液をサーモスプレイインターフェイ　開始点（oric）からのDNA合成を促進することを見
一《を介して質量分析計に導入し，分析を行なった．出した・更にAp4A結合タンパク質（Ap4A－BP）を3
約20種類の標準PGを用いて分析した結果，3種類　　種見出しAp4Aと協調的に作用してDNA複製開始を
を除いて・発生するベースイオンは全て・［M＋H一@制御していることを示した。一4方Ap4Aはheat　shock
n（60）］＋（M＝分子量，n＝分子内アセチル基数，
　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　等各種stressにより増量することが、　B．　Amesらに60＝酢酸の分子量）で示されるものであった．：二
のイオン数m／zを用いてクロマトグラフをスキ　　より見出されている・我々はAp4A－BPがheat　shock
ヤンすることにより，およそ10分間という短い分　proteinであるか否かを検討した。　E．　coliにおいて
析時間で，20種類以上のPGの測定が可能であった．　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　はheat　shock　proteinはσ　32の支配下にあることかまた，この測定法では移動相は単一溶媒系であり，そのため試料をイオン化する部位であるサーモス　ら・rpoH－mutant（Ky1429）及びその親株rpoH＋（Mc
プレイインターフェイスの温度制御が容易で，温　4100）についてAp4A－BP活性を検討した。　Ky1429か
度変化を最小に保つことが可能である．それ故・　ら得られたsampleのAp4A－BP活性はMc4100より
広い範囲に渡って高い検出感度を得ることが出来　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　のそれに比し明らかに低下していた。即ちAp4A－BPた、この測定法における検出限界は0．2pmolであり，　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　はσ　32の支配下にあるheat　shock　proteinであると少なくとも0．5p皿。1から10pmo⊥の間で定量性のあ
ることがわかった．　　　　　　　　　　　　　推論された．そこで次にheat　sh。ck時におけるAp4A
　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　量：の変化をHPLCにより測定した。熱処理（42ΦC）を
　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　行ったE．coliよりのsampleではAp4Aの減少速
　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　度が熱処理を行わないコントロールに比して遅く、続
　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　いて一過性に生成されるADPの量も減少していた。
　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　以上の結果から熱処理によりAp4Aase（pyr。phosph。一
　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　hydrolase）活性が抑制されたことが判明した。熱処
　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　理によりAp4Aase活性の抑制がみられたことはheat
　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　shock時にAp4A量の増大がみられたというB．　Ames
　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　らの結果を支持するものである。更にHPLCによる
　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　nucleotideの分析からADPは、別の代謝経路により
　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　代謝されることが判明し、その結果生成される未同定
　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　の物質及びその代謝経路を追及している
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